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Важную фракцию пептидомов бактерий составляют нерибосомные пептиды (НРП) – класс вто-
ричных пептидных метаболитов, имеющих экстремально широкую область биологической активности и 
фармакологических свойств. Согласно базе данных Norine [1], НРП действуют как антибиотики (61%), 
токсины (17%), сурфактанты (16%), сидерофоры (11%), антиопухолевые агенты (4%) и иммуномодулято-
ры (4%), при этом ~25% НРП, включённых в базу, проявляют множественную активность. Биосинтез НРП 
является модульным и происходит на основе ферментов – нерибосомных пептид синтетаз (НРПС), коди-
руемых в геномах бактерий в составе кластеров генов [2]. Эффективность элонгации трансляции является 
важным показателем, определяющим уровень экспрессии генов. Поэтому анализ эффективности элон-
гации генов, кодирующих НРПС, является важным звеном в изучении особенностей биосинтеза НРП бак-
терий. 
На основе полногеномных последовательностей геномов бактерий, доступных в NCBI Genbank, 
был проведён биоинформатический анализ кластеров генов биосинтеза (КГБ) НРП, взятых из 
ANTISMASH-DB [3]. В основе анализа лежит методика предсказания эффективности элонгации трансля-
ции, реализованная в программе EloE [4]. Скрипты для статистического и биоинформатического анализа 
были написаны на Python с использованием библиотеки Biopython. 
Статистический анализ позволил выявить таксоны, геномы которых обогащены КГБ. Анализ пред-
сказанной эффективности элонгации трансляции показал, что в то время как лишь 6.6% кодирующих 
НРПС генов попадают в категорию с высокой предсказанной эффективностью элонгации трансляции, 
выделяется ряд КГБ, обогащённых как по абсолютному числу, так и по процентному соотношению гена-
ми с высокой предсказанной эффективностью элонгации трансляции. Данные КГБ относятся к геномам 
представителей родов Pseudomonas, Staphylococcus, Corynebacterium, Streptomyces, Amycolatopsis, 
Paenibacillus, Rhodococcus и Burkholderia. 
Проведённый биоинформатический анализ предоставил информацию о распределении класте-
ров генов биосинтеза нерибосомных пептидов бактерий, полученном на основе предсказания эффек-
тивности элонгации трансляции. Выделенные кластера могут служить объектом для дальнейшего иссле-
дования на предмет функциональной роли нерибосомных пептидов, синтез которых обеспечивается 
данными кластерами. 
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